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Abstract: Similarity join is the basic model of data cleaning in the database research and has attracted lots of attention
from the database community. This paper studies the edit distance based similarity join, which finds similar strings
from two large sets of strings whose edit distance is less than a given threshold, and proposes an improved Pass-Join
algorithm, named Pass-Join-K. Pass-Join-K is efficient both for short strings and long strings. The main idea of Pass-
Join-K is to divide the query string into more parts based on the partition strategy of Pass-Join, and filter the candi-
date string pairs more strictly by multi-match. The experimental results show that Pass-Join-K can decrease the can-
didate pairs, and run 2-5 times more quickly than the origin algorithm which outperforms state-of-the-art methods on
real datasets.
























































3。设编辑距离阈值为 τ ，即在两个字符串集合 R 和 S
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为了简化，选取一个数据集，使得在本集合中寻







给定字符串 s ，需要把其划分为 τ + k 段子串，其
中，length(s)> τ + k 。如果两个字符串 s 与 r 相似，那
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。例如对字符串 s = “similarity” ，
其中 τ = 3 ，计算得到 P = 2 ，那么将 s 划分为 4 段子字
符串为{si，mi，lar，ity}。
3.2 基于字符串子串划分的算法思想
将字符串分为 τ + k 段子串，如果两个字符串相
似，那么它们必然有k个子串能够匹配上。
引理 1 给定两个字符串 r 和 s，把 r 划分为 τ + k







示倒排索引；Ll 表示长度为 l 的字符串的倒排索引；
Lil 表示长度为 l 的字符串所划分的第 i 个子字符串
所对应的倒排索引。
由于两个相似字符串长度不可能大于 τ ，在匹配时，
对 一 个 长 度 为 l 的 字 符 串 ，只 需 要 检 查 Lil(|s| - τ≤
l≤ |s| + τ,1 ≤ i≤ τ + k) ，Pass-Join-K 算法在 Lil(|s| - τ≤ l≤
|s| + τ,1 ≤ i≤ τ + k) 中寻找相似配对，过程如下：
（1）子串选择
















































K 算法通过倒排索引，找到与 s 相似的字符串，并在




1. Input: S: a collection of strings
τ: a given edit-distance threshold
k: the number of addition segment
2. Output: A ={(sÎ SrÎ S)|ED(sr)≤ τ}
3. Begin
4. Sort S by string length and second in alphabetical order;
5. for sÎ S
6. for Lil(|s| - τ≤ l≤ |s|)
7. for Lil(1 ≤ i≤ τ + k)
8. W (sLil)= SUBSTRINGSELECTION(sL
i
l);
9. for wÎW (sLil)
10. if w is in Lil , then




1. Input: s: a string
Lil : inverted index
2. Output: W (sLil) which contains selected substrings
3. Begin
4. W (sLil) ={w|w is a substring of s};
5. End
Function VERIFICATION(sSC)
1. Input: s: a string
S: a collection of strings
C: candidate numbers
2. Output: A ={(s ∈ S,r ∈ S)|ED(s,r)≤ τ}
3. Begin
4. for cÎC do
5. if the number of c is bigger than k then
6. if ED(S(s),s)≤ τ then






|s| - τ 到 |s| 之间的字符串的分割倒排索引（第 6 行），
对该字符串的第 1 到 τ + k 段子串（第 7、8 行）进行抽
取，并把抽取出来的子串与倒排索引中的相应位置
进行比较，如果与相应位置匹配，则把 Lil(w) 在 C(s)
中的计数加 1（第 9~11 行）。最后，进行验证，并将串
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因为在 Lil 中，其分段拥有相同的长度，将第 i 段
子串长度表示为 li ，一种最简单的方法是寻找其他字
符串中所有长度为 li 的子串。对每段长度为 li 的子
串，选择出来的数目是 |s| - l + 1 ，那么总数目则是
(τ + k)(|s| + 1)- l 。
虽然上面的方法能够产生满足完备性的子串，
但是所产生的候选配对数目太多，同时在匹配时，没
有考虑每段的相应信息。对 Lil ，设起始位置为 pi ，









需要考虑子串的起始点在 [pi - τpi + τ] 之间的子串，
那么子串总数目为 (τ + k)(2τ + 1) 。同时，很容易发
现，如果两个字符串同样的长度，左边相应的线段相






令 r 为加入倒排索引的字符串，s 为新加入的字符串，
如图 1。
首先考虑r中，S il 相对于匹配上s的位置 pmin < pi，
从而有 Δl +(Δl +Δ)≤ dl + dr ≤ τ，Δl ≤ êë úûτ -Δ2 ，因此：
pmin = pi -Δl ≥ pi - êë úûτ -Δ2
又因为 pmin ≥ 1，所以：














如图3，先从最左边的 S1l 开始匹配。当匹配到 S
1
l




来。如果在 S il 左边的 i - 1 个线段中，得到的编辑距
离大于等于 i，那么说明 S il 右边最多能够匹配的编辑
距离为 τ - i ，而右边所得到的段数为 τ + k - 1，说明如
果 r 与 s 匹配，由于子串不会不被匹配，则两个对应子
串的编辑距离至少会产生 1 个不同，那么右边至少有
k 个线段是能够匹配上的，因此这个线段就不用匹配
了。令 ED(rs) 表示字符串 r和 s的编辑距离, rl 表示
在字符串 r 中 S il 左边的部分，rr 表示在字符串 r 中 S
i
l
D= |s| - |r|














Fig.1 Substrings selection based on position
information (left)
图1 基于位置信息的子串选择（左）





































右边的部分。从而当 ED(r,s)≥ i 时，如果知道 rr 与 sr
至少有k段匹配，S il 就可以不用再去匹配了。因此只
有当 ED(rs)< i 时，才需要把 S il 拿去匹配，从而可以
得到：
plmini =max(1pi - (i - 1))
plmaxi =min(|s| - li + 1pi + (i - 1))
同理，当从右边匹配时，如图4，为了保证 S il 左边
有k个相似的线段，那么 S il 右边的编辑距离不能超过
τ + k - i 。因此由对称性可得：
prmini =max(1pi +D - (τ + k - i))




















(τ + k)´ |Sl|)
其中，lmin 和 lmax 分别指字符串中最短长度与最大长
度；|Sl| 表示长为 l 的字符串数目。算法中匹配子串




lmin ≤ j≤ lmax ål = j - τ
j





































其中，V (sr) 是验证复杂度，为 Ο(τ ´min(|s| |r|)) [8]。
由于 τ 值通常较小，会比字符串长度小很多，当 k 值
增加时，选择子串的时间会增加，但是验证时间会减











算法同样的配置，即使用 C++进行编码，并用 GCC 编
译器所提供的O3参数生成应用文件。
5.1 与原算法Pass-Join时间效率上的比较
原算法 Pass-Join 在时间效率上优于 ED-JOIN 与
TRIE-JOIN，因此本文只比较了 Pass-Join-K 算法和
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Pass-Join算法的时间。从图5中可以看到，Pass-Join-K
算法的时间效率相比 Pass-Join 算法有较大提升。在
数据集 Log 中，使用 Pass-Join-K 算法，当 τ = 10 时，所






影响。首先，在 Log 数据集上测试了 k 值的影响，结
果如图 6 所示。发现随着 k 的增长，时间效率先提升
后下降。经过分析发现，这是因为原算法Pass-Join中，
把每个字符串划分为 τ + 1个子串，而本文 Pass-Join-K
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